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基于环境 ＤＮＡ 宏条形码技术的北京地区
鱼类多样性调查和外来鱼种入侵风险评估
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摘要: 【目的】调查北京地区鱼类多样性和群落分布及评估外来鱼种的入侵风险ꎮ 【方法】选取北京地区

水库、湖泊和河流 ３ 种水体类型共 ３３ 个采样点ꎬ于 ２０２０ 年 ６ 月 １０—１７ 日开展水生态监测ꎬ利用环境

ＤＮＡ 宏条形码技术对各样点的鱼类多样性和群落结构进行监测和分析ꎬ对目前北京地区水生态系统中

本地鱼种和外来鱼种进行分类汇总ꎬ并评估典型外来入侵鱼种的入侵风险ꎮ 【结果】本次调查共检测到

５２ 种淡水鱼类ꎬ隶属于 ７ 目 ２２ 科 ４３ 属ꎮ 首先ꎬ物种多样性和群落结构(主坐标 ＰＣＯＡ 分析和相似性

ＡＮＯＳＩＭ 分析)结果表明ꎬ水库、湖泊和河流 ３ 种水体类型的所有鱼类物种多样性和群落结构没有显著差

异ꎬ不同水体类型中鱼类物种存在同质化现象ꎮ 优势度分析结果显示ꎬ３ 种水体类型的优势种绝大部分是交叠的ꎬ不同水体

类型特有的优势种较少ꎮ 但山区自然水体样点的鱼类物种多样性和生物量高于城区各样点ꎬ表明人类活动和城市化进程

等可能对北京市河流鱼类多样性和群落空间分布产生影响ꎮ 其次ꎬ通过与历史记载比较ꎬ北京地区的本地鱼类多样性呈下

降趋势ꎮ 本次检测到 ３９ 种北京地区的本地原生鱼种ꎬ远远低于历史记载(８３ 种)ꎮ 此外ꎬ本次调查发现北京地区外来鱼种

的比例大大增加ꎬ共检测到 １３ 种外来鱼种ꎮ 其中ꎬ尼罗罗非鱼、大口黑鲈、蟾胡鲶、加蓬胡鲶、饰妆铠弓鱼和坦噶尼喀口孵

非鲫 ６ 种属于外来入侵鱼种ꎮ 最后ꎬ借助 ＦＩＳＫ Ｖ２ 指标体系对外来入侵鱼类入侵风险进行评估ꎬ结果表明ꎬ上述 ６ 种外来入

侵鱼种在北京地区均具有高入侵风险ꎬ可对当地物种多样性产生严重影响ꎬ需密切关注其种群动态ꎮ 【结论】本研究利用环

境 ＤＮＡ 宏条形码技术对北京地区的鱼类多样性开展调查ꎬ有助于了解现阶段北京地区鱼类资源的本底数据ꎬ同时为原生

鱼类的保护和外来入侵鱼类的监管提供科学指导ꎮ
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　 　 鱼类是水生生态系统中不可替代的重要组成

部分ꎬ对于水生态环境健康与平衡、水资源保护和

人类生活都具有重要价值(张姗ꎬ２０２０ꎻ Ｈｏｌｍｌｕｎｄ ＆
Ｈａｍｍｅｒꎬ１９９９)ꎮ 随着全球化进程的加快和人类活

动的加剧ꎬ全球淡水鱼类多样性和种群数量急剧下

降ꎬ淡水鱼类成为受威胁程度最严重的类群之一

(Ｄｕｄｇｅｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ 根据 ２０２０
年世界自然保护联盟( Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｕｎｉｏｎ ｆｏｒ Ｃｏｎ￣
ｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ｎａｔｕｒｅꎬ ＩＵＣＮ)脊椎动物濒危物种评估

结果ꎬ被列入红色名录的濒危鱼类高达 ２７２１ 种ꎬ而
且近 １０ 年来濒危鱼类物种数目一直排在脊椎动物

类群之首ꎮ 目前ꎬ淡水鱼类面临的威胁主要集中在

水体污染、过度捕捞、外来物种入侵、栖息地丧失与

破碎化以及城市化进程等(Ｄｕｄｇｅｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ
Ｖöｒöｓｍａｒｔｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 现今ꎬ包括水产养殖、压
舱水、船壳污损以及观赏动植物的释放等频繁的人

类活动ꎬ导致越来越多的外来生物被引入水生生态

系统中ꎬ而外来物种的大量引入又进一步加剧了人

类活动对水生生态系统的结构、功能的影响(Ｄｕｄｇ￣
ｅｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｓｔｒａｙｅｒꎬ２０１０)ꎮ 相比于其他生态系

统ꎬ淡水生态系统更容易受入侵物种的影响ꎬ其中

外来入侵鱼类被认为是造成水生鱼类多样性下降

的主要原因(Ｈａｕｂｒｏｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 据报道ꎬ意大

利阿尔诺河鱼类群落在 ２ 个世纪内发生完全改变ꎬ
土著鱼类已几乎完全被外来鱼类所替代(１８００ 年:
９２％土著鱼种ꎻ２０１５ 年:９４％外来鱼种)ꎮ 北京地区

河湖纵横ꎬ境内分布有 ４２５ 条河流、４１ 个湖泊、８８
座水库ꎬ淡水鱼类资源比较丰富(潘术香ꎬ２００４)ꎮ
资料显示ꎬ北京地区共有 ９３ 种鱼类ꎬ隶属于 １３ 目

２３ 科 ７３ 属ꎬ物种数占全国淡水鱼类总数的 ７.０３％ꎬ
其中本地原生鱼类历史记录为 ８３ 种(张春光等ꎬ

２０１１)ꎮ 但自 ２０ 世纪中叶以来ꎬ北京原生鱼种数目

骤减ꎬ外来鱼种数大幅增加ꎬ这导致北京地区鱼类

多样性和群落结构发生改变 (张春光等ꎬ２０１１)ꎮ
２０１０ 年北京鱼类调查只发现 ４３ 种本地原生鱼类ꎬ
外来鱼种在北京许多水体中已成为优势种(张春光

等ꎬ２０１１)ꎮ 这表明北京地区水生态系统中鱼类资

源面临巨大威胁ꎬ鱼类保护和恢复工作刻不容缓ꎮ
因此ꎬ为保护北京鱼类多样性亟需开展鱼类调查和

评估工作ꎮ
建立快速、高效的鱼类多样性监测方法是鱼类

保护和管理的关键(Ｒｅｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 传统鱼类

多样性调查方法主要利用拖网、电捕、地笼等捕捞

方式ꎬ通过对渔获物进行形态学鉴定和计数称重ꎬ
识别鱼类物种种类并统计丰度与生物量(刘焕章

等ꎬ２０１６ꎻ 张姗ꎬ２０２０)ꎮ 传统方法生态损伤性大、
工作量大、灵敏度低、对鉴定人员要求高ꎬ直接影响

鱼类鉴定的准确度和效率ꎬ为加强鱼类保护和管

理ꎬ需要建立集快速、高效、灵敏和高通量于一体的

新型鱼类多样性监测方法ꎮ 新兴的环境 ＤＮＡ 宏条

形码(ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇꎬ ｅＤＮＡ ｍｅ￣
ｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ)技术可直接从环境样品(如水、土壤、空
气)中提取 ＤＮＡꎬ利用针对目标类群设计的引物ꎬ
通过 ＰＣＲ 扩增和高通量测序( ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ＨＴＳ)ꎬ实现对环境样本中多个目标物种

的识别鉴定(陈星宇等ꎬ２０２０ꎻ Ｐｉｐｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ
基于环境 ＤＮＡ 技术的鱼类监测方法采用非损伤性

的取样方式ꎬ操作步骤简单高效、灵敏度高ꎬ且不要

求检测人员掌握完备的形态分类学知识ꎬ因此该技

术在鱼类多样性监测和评估方面具有极大的应用

潜能 ( Ｒｅｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｔｈｏｍｓｅｎ ＆ Ｗｉｌｌｅｒｓｌｅｖꎬ
２０１５)ꎮ 近年来ꎬ环境 ＤＮＡ 技术广泛应用于物种组
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成和分布调查、外来入侵物种检测及濒危物种监测

等(张姗ꎬ２０２０)ꎮ 高通量测序技术的快速发展使得

利用环境 ＤＮＡ 方法开展大规模生物群落物种多样

性的调查监测成为可能 ( Ｔｈｏｍｓｅｎ ＆ Ｗｉｌｌｅｒｓｌｅｖꎬ
２０１５)ꎮ 外来物种在入侵初期群体规模较小ꎬ是对

其进行控制和消灭的关键时期ꎬ但是入侵初期其种

群密度极低ꎬ从复杂群落中检测出这些低丰度目标

生物成为构建早期检 /监测和预警体系的关键ꎬ环
境 ＤＮＡ 方法在水生外来入侵生物的早期监测与预

警中具有广阔的应用前景(李晗溪等ꎬ２０１９)ꎮ 例

如ꎬＥｖａｎｓ ｅｔ ａｌ.(２０１６)借助环境 ＤＮＡ 方法从水库中

检测出以前传统方法监测到的所有鱼类ꎬ并监测到

一些以前从未检测到的鱼类物种ꎮ 目前ꎬ国内利用

环境 ＤＮＡ 宏条形码技术进行鱼类多样性的调查研

究相对欠缺(舒璐等ꎬ２０２０ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ
本研究利用环境 ＤＮＡ 宏条形码技术对北京地

区不同水体类型中鱼类多样性和群落结构进行监

测和分析ꎬ并以监测结果为基础ꎬ汇总了目前北京

地区水生态系统的本地鱼种和外来鱼种ꎬ评估了典

型外来入侵鱼种的入侵风险ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 采样点设置与水样采集

本研究监测工作于 ２０２０ 年 ６ 月 １０—１７ 日进

行ꎬ设置 ６ 个水库(ＲＥ)采样点、７ 个湖泊(ＬＡ)采样

点和 ２０ 个河流(ＲＩ)采样点ꎬ共计 ３３ 个点位(Ｓ３４ ~
Ｓ６６ꎻ图 １)ꎮ 利用取水器在每个样点采集 １ Ｌ 的表

层环境水样ꎬ倒入干净的广口瓶中ꎬ并立即置于车

载冰箱中低温保存ꎮ
１.２　 环境 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增与高通量测序

１.２.１　 环境 ＤＮＡ 富集　 水样在采集当天运回实验

室 ３ ｈ 内完成抽滤工作ꎬ利用 ０.４５ μｍ 的混合纤维

滤膜对采集水样进行真空抽滤以富集环境 ＤＮＡꎬ每
份样品过滤后的滤膜立即冷冻保存(－２０ ℃)ꎮ
１.２.２　 环境 ＤＮＡ 提取　 参照 Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. (２０２０ｂ)
的方法ꎬ使用 ＤＮＡ 提取试剂盒 ＤＮｅａｓｙ Ｂｌｏｏｄ ＆ Ｔｉｓ￣
ｓｕｅ Ｋｉｔ (Ｑｉａｇｅｎꎬ６９５０６)对滤膜上的 ＤＮＡ 进行提

取ꎬ 利 用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ ( Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ
Ｗａｌｔｈａｍꎬ ＭＡꎬ ＵＳＡ)检测 ＤＮＡ 的浓度和质量后ꎬ
将每份样品所得的环境 ＤＮＡ 溶液迅速置于－８０ ℃
低温保存ꎬ直至下一步 ＰＣＲ 扩增ꎮ

图 １　 北京地区采样点分布图
Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｂｅｉｊｉｎｇ ａｒｅａ

１.２.３　 环境 ＤＮＡ 扩增与建库测序　 本研究选择淡

水鱼类线粒体 １２Ｓ 通用宏条形码扩增引物:Ｆｉｓｈ￣
Ｆ１ / Ｒ１.１(杨江华和张效伟ꎬ２０１９)ꎮ 此引物已证实

对淡水鱼类具有扩增效率高、灵敏度高、群落覆盖

度广的特点ꎬ且扩增 ＰＣＲ 产物长度(约 １８０ ｂｐ)适
合高通量测序平台ꎬ可作为淡水鱼类环境 ＤＮＡ 宏

条形码监测方法的理想引物ꎮ 正反向引物的序列

分 别 是: Ｆｉｓｈ ＿ Ｆ１￣ＴＣＧＴＧＣＣＡＧＣＣＡＣＣＧＣＧＧＴＴＡꎬ
Ｆｉｓｈ＿Ｒ１.１￣ＡＴＡＧＴＧＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣＣＡＧꎮ ５０ μＬ
ＰＣＲ 扩增体系如下:５ μＬ 的 １０ ×ｂｕｆｆｅｒ＋ꎬ４ μＬ 的

ｄＮＴＰｓꎬ正反向引物各 ３、０.４ μＬ 的 ＴａＫａＲａ Ｔａｑ 酶ꎬ
３０.６ μＬ 的 ｄｄＨ２Ｏꎬ４ μＬ 的模板 ＤＮＡ ( １０ ｎｇ􀅰
μＬ－１)ꎮ ＰＣＲ 扩增程序为:９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ３５ 个

循环包括:９５ ℃变性 ３０ ｓꎬ５８ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延

伸 ３０ ｓꎻ最后 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ 为了混样建库并进

行高通量测序ꎬ在引物的 ５′端加入序列各异的 ８ 个

核苷酸作为标签(ｂａｒｃｏｄｅ)以区分不同样品ꎬ共设计

了 １９ 对带特异性标签的引物ꎬ因此本研究中 ３３ 个

样品只需要构建 ２ 个文库即可ꎮ 每份样品重复

ＰＣＲ 扩增 ３ 次ꎬ将同一样品的 ＰＣＲ 产物混合后ꎬ利
用 １.５％的琼脂凝胶电泳进行条带检测ꎬ再利用柱

式 ＰＣＲ 产物纯化试剂盒( Ｓａｎｇｏｎ Ｂｉｏｔｅｃｈꎬ Ｓｈａｎｇ￣
ｈａｉꎬ Ｃｈｉｎａ)纯化 ＰＣＲ 产物ꎬ将纯化后的 ＰＣＲ 产物

等量混合ꎬ完成测序文库的构建并利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｏ￣
ｖａＳｅｑ 测序平台进行 ＰＥ１５０ 双端测序ꎮ
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１.３　 数据分析

１.３.１　 高通量测序数据处理 　 利用 ＵＳＥＡＲＣＨ 软

件对高通量测序后的原始序列进行拼接、滤错、序
列剪齐、去重复ꎬ借助 ＵＮＯＩＳＥ 算法的 ｕｎｏｉｓｅ３ 命令

进行聚类ꎬ得到 ＺＯＴＵ(ｚｅｒｏ￣ｒａｄｉｕｓ ＯＴＵ)和对应的序

列信息ꎬ获取 ＯＴＵ ｔａｂｌｅ 文件ꎮ 利用 Ｓｅｅｄ 软件的

ＢＬＡＳＴｎ 功能将所有 ＯＴＵ 对应的序列与 ＮＣＢＩ 网站

上下载的鱼类本地数据库进行比对ꎬ得到每个 ＯＴＵ
的分类界元ꎮ 其中ꎬ比对结果筛选标准为:Ｅ 值<
１０－７０ꎬ最小覆盖度 ( ｃｏｖｅｒａｇｅ) > ８０％ꎬ序列相似度

(ｉｄｅｎｔｉｔｙ)>８５％(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ 为了降低假阳

性ꎬ最终只保留至少 ３ 条序列的淡水鱼类物种用于

后续分析ꎮ
１.３.２　 鱼类多样性分析　 为分析比较不同采样点

和水体类型间鱼类多样性水平ꎬ利用 ＰＲＩＭＥＲ ６.０
软件计算 Ｍａｒｇａｌｅｆ 物种丰富度 ( ｄ)、香农多样性

(Ｈ′)和 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度(Ｊ)等多样性指数ꎬ对 ３ 种水

体类型的鱼类物种多样性差异进行 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和

检验(ｐ＝ ０.０５)ꎬ利用每个样本中 ＯＴＵ 相对丰度信

息计算样本间 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离ꎬ进行主坐标 ＰＣＯＡ
计算和作图ꎬ并结合 ＡＮＯＳＩＭ 分析检验不同区域群

落之间的相似性ꎮ 在进行 ＰＣＯＡ 分析前ꎬ物种数据

采用平方根标准化以增加数据的正态性ꎮ 此外ꎬ利
用优势度公式 Ｙ ＝Ｎｉ ×ｆ / Ｎ(陈义永等ꎬ２０１８)识别 ３
种水体类型的优势鱼种ꎬ当优势度值 Ｙ≥０.０２ 时ꎬ
该鱼种为该区域的优势鱼种ꎮ
１.３.３　 本地和外来鱼种的分类汇总及入侵风险评

估　 参照张姗(２０２０)汇总的北京地区 １９８４—２０２０
年北京淡水鱼类和历史记载ꎬ将本研究监测得到鱼

类物种与之比较ꎬ以鉴定区分本地种和非本地种ꎬ
重点关注非本地种中的外来物种及入侵物种ꎮ 入

侵物种信息参照全球入侵生物数据库(ＧＩＳＤ: ｈｔｔｐ:
∥ｗｗｗ. ｉｕｃｎｇｉｓｄ. ｏｒｇ / ｇｉｓｄ / )、水生外来生物数据库

(ＡｑｕａＮＩＳ: ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｃｏｒｐｉ.ｋｕ. ｌｔ / ｄａｔａｂａｓｅｓ / ｉｎｄｅｘ.
ｐｈｐ / ａｑｕａｎｉｓ / )、中国外来入侵物种数据库(ｈｔｔｐ:∥
ｗｗｗ.ｃｈｉｎａｉａｓ.ｃｎ / ｗｊＰａｒｔ / ｉｎｄｅｘ.ａｓｐｘ)及中国外来 /入
侵鱼类相关文献 ( Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７ꎻ Ｘｉｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ 本研究

利用水生鱼类入侵风险评估指标体系( ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ
ｆｉｓｈ ｉｎｖａｓｉｖｅｎｅｓｓ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｋｉｔꎬ ＦＩＳＫ Ｖ２ꎻ ｗｗｗ.ｃｅｆａｓ.
ｃｏ.ｕｋ / ｎｎｓ / ｔｏｏｌｓ / ꎻ Ｃｏｐｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)对外来鱼类在

北京地区的入侵风险进行评估ꎮ ＦＩＳＫ Ｖ２ 指标体系

包括鱼类的生物地理 /历史、生物 /生态和气候变化

等相关的 ５５ 个指标ꎬ依据最终得分结果进行入侵

风险等级划分ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 北京地区鱼类物种多样性与群落组成

以本研究环境 ＤＮＡ 技术监测结果为基础ꎬ通
过对 ２ 个高通量测序文库的原始序列进行质量过

滤和 ＯＴＵ 聚类ꎬ共获得 ５５３０ 个原始 ＯＴＵꎬ其中

３３１１ 个 ＯＴＵ 成功比对到构建的淡水鱼类本地数据

库中ꎬ最终物种注释得到 ５２ 种淡水鱼类ꎬ隶属于 ７
目 ２２ 科 ４３ 属ꎮ 目级水平比较ꎬ鲤形目 Ｃｙｐｒｉｎｉ￣
ｆｏｒｍｅｓ 种类最多ꎬ共计 ２９ 种ꎬ约占鱼类总数的

５５.７７％ꎻ 其 次 是 鲈 形 目 Ｐｅｒｃｉｆｏｒｍｅｓ １２ 种ꎬ 占

２３.０８％ꎮ 科级水平比较ꎬ鲤科 Ｃｙｐｒｉｎｉｄａｅ 种类最

多ꎬ共计 １８ 种ꎬ占 ３４.６２％ꎻ其次是鳅科 Ｃｏｂｉｔｉｄａｅ ５
种ꎬ占 ９. ６２％ꎻ 沙塘鳢科 Ｏｄｏｎｔｏｂｕｔｉｄａｅ ４ 种ꎬ 占

７.６９％ꎻ其余各科物种数目都较少(１ ~ ３ 种)ꎮ 所有

样点的相对生物量(物种序列丰度)最高的前 ５ 种

鱼类分别是:鲫 Ｃａｒａｓｓｉｕｓ ａｕｒａｔｕｓ Ｌ.、麦穗鱼 Ｐｓｅｕｄｏ￣
ｒａｓｂｏｒａ ｐａｒｖａ (Ｔｅｍｍｉｎｃｋ ＆ Ｓｃｈｌｅｇｅｌ)、泥鳅 Ｍｉｓｇｕｒ￣
ｎｕｓ ａｎｇｕｉｌｌｉｃａｕｄａｔｕｓ ( Ｃａｎｔｏｒ)、青鳉 Ｏｒｙｚｉａｓ ｌａｔｉｐｅｓ
(Ｇｅｎｅｔｉｃｓ)和饰妆铠弓鱼 Ｃｈｉｔａｌａ ｏｒｎａｔａ (Ｇｒａｙ)(表
１)ꎮ 此外ꎬ鳙 Ａｒｉｓｔｉｃｈｔｈｙｓ ｎｏｂｉｌｉｓ ( Ｒｉｃｈ)、鲫、草鱼

Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｉｄｅｌｌａ ( Ｖａｌ.)、鲤 Ｃｙｐｒｉｎｕｓ ｃａｒｐｉｏ
Ｌ.、泥鳅、大鳞泥鳅 Ｍｉｓｇｕｒｎｕｓ ｍｉｚｏｌｅｐｉｓ (Ｇüｎｔｈｅｒ)、
青鳉、 大鳞副泥鳅 Ｐａｒａｍｉｓｇｕｒｎｕｓ ｄａｂｒｙａｎｕｓ Ｓａｕ￣
ｖａｇｅ、麦穗鱼、饰妆铠弓鱼和细鳞裂腹鱼 Ｓｃｈｉｚｏｔｈｏ￣
ｒａｘ ｃｈｏｎｇｉ (Ｆａｎｇ)等 １１ 种鱼在所有样点中均检测

到ꎬ且多达 ２６ 种鱼在超过一半的样点中被检测到ꎮ
鱼类数目最多的样点是北海(Ｓ３９ꎬ３６ 种)和玉

渊潭西湖(Ｓ４０ꎬ３６ 种)ꎬ圆明园福海(Ｓ３８ꎬ１７ 种)的
鱼种数目最少ꎮ 各样点香农多样性指数(Ｈ′)变化

范围是 １.４９~２.２２ꎬ最高的样点是高碑店湖(Ｓ４３)ꎬ
最低的样点是后蔺沟(Ｓ４８)ꎬ说明不同样点的鱼类

序列相对丰度 (图 ２)ꎮ 此外ꎬ基于物种 ＯＴＵ 的

ＰＣＯＡ 聚类结果显示ꎬ不同样点鱼类群落结构呈现

一定差异性(图 ３)ꎮ 上述结果表明ꎬ北京地区不同

样点间物种多样性和群落结构呈现一定的空间异

质性ꎮ
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图 ２　 不同采样点鱼类物种相对序列丰度的热图
Ｆｉｇ.２　 Ｈｅａｔｍａｐ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｆｏｒ ｆｉｓｈ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

　 　 为进一步探究不同水体类型中鱼类多样性和

群落结构是否存在差异ꎬ本研究中所有样点划分为

水库、湖泊和河流 ３ 种水体类型ꎮ 根据 ３ 种水体类

型的物种多样性分析箱式图显示ꎬ３ 种水体类型的

鱼类物种多样性并没有显著差异(图 ４)ꎮ 就 Ｍａｒ￣
ｇａｌｅｆ 物种丰富度指数( ｄ)而言ꎬ虽然湖泊水体最

高ꎬ其次为河流水体ꎬ水库水体最低ꎬ但是三者之间

的差异并不显著(两两之间的 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检验 ｐ

值均大于 ０.０５)ꎮ ＰＣＯＡ(图 ３)和 ＡＮＯＳＩＭ 分析结

果(Ｒ＝ ０.０４８ꎬｐ＝ ０.０３３)也表明ꎬ３ 种水体类型之间

的群落结构没有显著差异ꎮ 此外ꎬ３ 种水体类型的

优势种绝大部分是交叠的ꎮ 鲫、饰妆铠弓鱼、草鱼、
鲤、泥鳅、大鳞泥鳅、青鳉和麦穗鱼等 ８ 种鱼在 ３ 种

水体类型均为优势种ꎬ而团头鲂 Ｍｅｇａｌｏｂｒａｍａ ａｍ￣
ｂｌｙｃｅｐｈａｌａ Ｙｉｈ 是湖泊水体特有的优势种 ( Ｙ ＝
０.０３０)ꎬ高体鳑鲏 Ｒｈｏｄｅｕｓ ｏｃｅｌｌａｔｕｓ Ｋｕｒｕｍｅｕｓ 是河
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流水体特有的优势种(Ｙ ＝ ０.０３１) (表 １)ꎮ 因此ꎬ北
京地区的水库、湖泊和河流 ３ 种水体类型的鱼类多

样性和群落结构无显著差异ꎮ
２.２　 本地鱼种和外来鱼种分类汇总

与张姗(２０２０)汇总的北京本地鱼类库(本地种

８３ 种ꎬ外来种 １３ 种)进行比较ꎬ本研究利用环境

ＤＮＡ 分别检测到 ３９ 种本地鱼种和 １３ 种外来鱼种ꎮ
与北京地区历史记载的 ８３ 种本地鱼种相比ꎬ本地

鱼种明显下降ꎮ 此外ꎬ本研究检测到的外来鱼种中

入侵种的比例较高ꎬ占外来鱼种 ４６.２％ꎮ 说明近年

来北京地区原生鱼类多样性下降明显ꎬ可能是由于

大量外来入侵鱼类被引入北京地区水域ꎬ对北京本

地鱼类多样性产生了严重影响ꎮ
本研究共检测到尼罗罗非鱼 Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ ｎｉｌｏｔｉ￣

ｃｕｓ (Ｌ.)、大口黑鲈 Ｍｉｃｒｏｐｔｅｒｕｓ ｓａｌｍｏｉｄｅｓ Ｌａｃèｐｅｄｅ、
蟾胡鲶 Ｃｌａｒｉａｓ ｂａｔｒａｃｈｕｓ (Ｌ.)、加蓬胡鲶 Ｃｌａｒｉａｓ ｇａ￣
ｂｏｎｅｎｓｉｓ Ｇüｎｔｈｅｒ、饰妆铠弓鱼和坦噶尼喀口孵非鲫

Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ ｔａｎｇａｎｉｃａｅ ６ 种外来入侵鱼种ꎮ 饰妆铠

弓鱼在所有样点中被检出ꎻ蟾胡鲶在所有水库和河

流样点(２６ 个)及 ６ 个湖泊样点中被检出ꎻ尼罗罗

非鱼在 ２６ 个样点中被检出ꎬ在河流水体中普遍存

在ꎻ加蓬胡鲶在 １４ 个样点中被检出ꎬ水库和湖泊检

出率较高ꎻ坦噶尼喀口孵非鲫和大口黑鲈分别在 ７
和 ４ 个样点中被检出ꎮ

图 ３　 北京地区不同采样点的鱼类多样性
Ｆｉｇ.３　 Ｆｉｓｈ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｂｅｉｊｉｎｇ ａｒｅａ

图 ４　 不同采样点鱼类群落组成的主坐标 ＰＣＯＡ 分析
Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＯＡ) ｏｆ ｆｉｓｈ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｃｒｏｓｓ ａｌｌ ｓｉｔｅｓ

２.３　 外来入侵鱼类风险评估

本研究参照 ＦＩＳＫ 打分系统说明(Ｃｏｐｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)及相关文献(Ｋｉｌｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９ꎻ Ｉｎｔｅｒｅｓｏｖａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２０)ꎬ分别计算 ６ 种外来鱼类的 ＢＲＡ( ｂａｓｉｃ
ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ) 指数和 ＢＲＡ＋ＣＣＡ(ＢＲＡ ｐｌｕｓ ｃｌｉ￣
ｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ)指数ꎬ分析外来鱼类入侵风

险ꎮ 根据北京水域特点和外来鱼类情况ꎬ本研究设

置 ＢＲＡ 指数阈值为 １８ꎬ即入侵低风险(得分<０)、
中风险(１≤得分≤１８)、高风险(得分≥１９)ꎻ设置

ＢＲＡ＋ＣＣＡ 指数阈值设置为 ２８ꎬ即入侵低风险(得
分<０)、中风险(１≤得分≤２８)、高风险(≥２９)ꎮ ２
种指数计算结果见表 ２ꎮ 根据 ＢＲＡ 指数和 ＢＲＡ＋

ＣＣＡ 指数评价结果ꎬ本研究检测到的所有 ６ 种外来

入侵鱼类在北京地区都具有高入侵风险ꎮ
表 ２　 基于 ＦＩＳＫ Ｖ２ 指标体系的典型外来入侵

鱼种的入侵风险评估
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｖａｓｉｏｎ ｒｉｓｋ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｉｎｖａｓｉｖｅｎｅｓｓ ｏｆ

ｎｏｎ￣ｎａｔｉｖｅ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｆｉｓｈｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＦＩＳＫ Ｖ２ ｋｉｔ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＢＲＡ 分数
ＢＲＡ ｍａｒｋ

ＢＲＡ＋ＣＣＡ 分数
ＢＲＡ＋ＣＣＡ ｍａｒｋ

大口黑鲈 Ｍｉｃｒｏｐｔｅｒｕｓ ｓａｌｍｏｉｄｅｓ ２７.０ ３９.０
加蓬胡鲶 Ｃｌａｒｉａｓ ｇａｂｏｎｅｎｓｉｓ ２９.０ ４１.０
坦噶尼喀口孵非鲫 Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ ３１.０ ４３.０
ｔａｎｇａｎｉｃａｅ
饰妆铠弓鱼 Ｃｈｉｔａｌａ ｏｒｎａｔａ ４５.５ ４７.５
蟾胡鲶 Ｃｌａｒｉａｓ ｂａｔｒａｃｈｕｓ ４１.０ ５３.０
尼罗罗非鱼 Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ ４３.５ ５５.５
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３　 讨论
本研究利用环境 ＤＮＡ 宏条形码技术调查分析

了北京地区的鱼类多样性和群落组成现状ꎬ共检测

到 ５２ 种淡水鱼类(包括本地和外来鱼类)ꎬ与张春

光等(２０１１)、张姗(２０２０)调查结果差别不大ꎮ 监

测结果中ꎬ鲤形目鲤科的鲫鱼丰度最高且出现在所

有样点中ꎬ其次是同属鲤科的麦穗鱼ꎬ这一结果与

北京地区历史鱼类调查结果也一致 (李雪健等ꎬ
２０１８ꎻ 邢迎春等ꎬ ２００７ꎻ 张春光等ꎬ ２０１１ꎻ 张姗ꎬ
２０２０)ꎮ 本研究结果表明ꎬ环境 ＤＮＡ 技术检出了与

传统鱼类多样性调查方法相当的鱼种ꎬ并检测到传

统采样方法难以发现的稀有物种ꎬ例如在海子水库

(Ｓ６１)中检测出黄尾鲴 Ｘｅｎｏｃｙｐｒｉｓ ｄａｖｉｄｉ Ｂｌｅｅｋｅｒ 和
宽鳍鱲 Ｚａｃｃｏ ｐｌａｔｙｐｕｓ (Ｔｅｍｍｉｎｃｋ ｅｔ Ｓｃｈｌｅｇｅｌ) ２ 种

稀有物种ꎬ这 ２ 种鱼在近 ５ 年的传统方法调查中均

未被发现ꎮ 说明环境 ＤＮＡ 宏条形码方法不仅可以

实现快速、高效鱼类监测ꎬ还具有较高的灵敏性ꎮ
由于水体中环境 ＤＮＡ 存在机制较为复杂ꎬ通过环

境 ＤＮＡ 序列丰度评估物种、生物量等方面还有待

进一步研究(Ｅｖａｎｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６ꎻ Ｐｏｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ
因此ꎬ建议将环境 ＤＮＡ 宏条形码方法广泛应用于

水生态监测ꎬ建立环境 ＤＮＡ 水生生物多样性监测

技术标准ꎬ实现对鱼类、贝类、大型水生植物、两栖

类等生物监测ꎮ
本研究发现ꎬ水库、湖泊和河流 ３ 种水体类型

的鱼类多样性和群落结构无显著差异ꎬ不同水体类

型中鱼类物种同质化程度显著ꎬ这可能是引入大量

外来鱼类导致的(张姗ꎬ２０２０ꎻ Ｏｌｄｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４)ꎮ
通过分析比较各样点间鱼类种类、生物量及多样性

指数ꎬ发现山区自然水体样点的物种多样性及生物

量高于城区水体样点ꎮ 例如ꎬ山区海子水库东湖

(Ｓ６１)和八渡(Ｓ６４)样点鱼类种类最多、生物量较

高ꎬ而城区圆明园福海(Ｓ３８)鱼类物种数目最少、生
物量最低ꎮ 整体而言ꎬ八渡、海子水库等山区河流、
水库样点的鱼类物种多样性高、生物量大ꎮ 这些处

于上游山区、受人类活动影响较小、近自然状态的

山区河湖ꎬ水质条件好ꎬ适合鱼类生存ꎮ 而圆明园

福海等城区河湖可能受城市化进程和水体污染等

影响(张姗ꎬ２０２０)ꎮ 由于北京市主要河流城市段的

生境类型比较单一ꎬ渠化现象较为普遍ꎬ底质多以

淤泥为主ꎬ鱼类群落空间格局遭到破坏ꎬ鱼类群落

退化ꎬ具有典型的城市受干扰河流鱼类特征ꎮ 此

外ꎬ城区与山区采样点的差异还可能与增殖放流有

关ꎮ 例如ꎬ城区河湖鱼类优势种主要为放流鱼种ꎬ
例如鳙鱼ꎬ属于滤食性的鱼种ꎬ主要用于净化和改

善水质ꎮ 上述结果表明ꎬ人类活动和城市化进程对

北京河流鱼类多样性和群落空间分布产生显著影

响(李雪健等ꎬ２０１８ꎻ 张姗ꎬ２０２０)ꎮ
本研究共检测到 ３９ 种北京地区的本地原生鱼

种ꎬ远远低于历史记载本地原生鱼种(累计 ８３ 种)ꎮ
近年来北京地区鱼类多样性调查实际检测到的本

地鱼种分别为 ６５ 种(１９８４ 年)、４３ 种(２０１１ 年)和

３２ 种(张姗ꎬ２０２０)ꎬ表明北京地区的本地鱼类多样

性呈逐年下降趋势ꎮ 据调查ꎬ在北京本地鱼类调查

中有记录的原生鱼类ꎬ如乌苏里拟鲿 Ｐｓｅｕｄｏｂａｇｒｕｓ
ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉｓ Ｄｙｂｏｗｓｋｉ 和尖头鱥 Ｒｈｙｎｃｈｏｃｙｐｒｉｓ ｏｘｙｃｅｐｈ￣
ａｌｕｓ (Ｓａｕｖａｇｅ ａｎｄ Ｄａｂｒｙ) 等(李雪健等ꎬ２０１８ꎻ 杨文

波等ꎬ２００８)ꎬ本次调查中所有样点均未检测到ꎮ 另

一方面可能是由于这些本地原生鱼种的野生种群

数量极少甚至已灭绝消失ꎮ 除了城市化和环境污

染等人类活动干扰的影响ꎬ采样点的布设也可能是

导致环境 ＤＮＡ 检出原生鱼类多样性较少的一个原

因ꎮ 本研究主要依据北京市水生态监测的站点进

行布点采样ꎬ大部分采样点位于城市中心或者郊区

平原的水体ꎬ而北京地区北部和西南部的山地采样

点较少ꎬ这些人为干扰较少、较为原生自然的山区

水体中往往具有较高的本地鱼类多样性(李雪健

等ꎬ２０１８ꎻ 张姗ꎬ２０２０)ꎬ因此可能存在部分本地物

种由于采样点覆盖不全而未检测到的情况ꎮ
与历史调查数据相比ꎬ本研究发现ꎬ北京地区

外来鱼种的比例大大增加ꎬ而且一些外来鱼种的检

出率和序列丰度超过了本地物种ꎮ 说明近些年来

大量外来鱼类被引入北京地区ꎬ这可能是导致北京

本地鱼类多样性下降的主要原因之一ꎮ 其中绝大

部分外来种是因水产养殖业需要而引入北京的ꎬ有
些已成为野外繁殖种群ꎬ包括团头鲂、大口黑鲈和

细鳞裂腹鱼等ꎮ 此外ꎬ饰妆铠弓鱼和尾纹魮 Ｌａｂｅｏ￣
ｂａｒｂｕｓ ｃａｕｄｏｖｉｔｔａｔｕｓ (Ｂｏｕｌｅｎｇｅｒ)等主要作为观赏鱼

养殖和放生而进入北京河湖ꎮ 值得关注的是ꎬ本次

调查监测到的外来鱼种中有 ６ 种入侵鱼种ꎬ且具有

高入侵风险ꎮ 其中ꎬ烈性入侵物种蟾胡鲶ꎬ在几乎

所有的样点(３２ 个)中均检测到ꎬ而且生物量巨大ꎬ
此物种原产于东南亚ꎬ现已入侵到全球众多水域ꎬ
可捕食养殖鱼及蝌蚪等ꎬ并对本地鱼类有较大竞争
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优势(Ｂａｂｅｒ ＆ Ｂａｂｂｉｔｔꎬ２００３)ꎬ已被世界自然保护联

盟(ＩＵＣＮ)列为“世界百大外来入侵种”ꎻ原产于非

洲的入侵鱼种尼罗罗非鱼ꎬ也在大部分样点 (２６
个)中检出ꎬ此物种可吞食其他鱼类的受精卵ꎬ严重

影响物种多样性ꎻ原产于北美的入侵鱼种大口黑

鲈ꎬ于 １９８３ 年第一次被引入中国(Ｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎬ
现已成为我国重要的淡水养殖鱼类(李家乐ꎬ２００７ꎻ
张姗ꎬ２０２０)ꎬ此物种会捕食较小的原生鱼类ꎬ造成

当地鱼种数量降低甚至灭绝ꎮ
综上所述ꎬ北京地区的本地鱼类多样性呈逐年

下降趋势ꎬ外来鱼种的比例大大增加ꎬ且存在多种

高入侵风险的鱼类ꎬ相关监管部门应建立环境 ＤＮＡ
宏条形码鱼类监测技术平台ꎬ开展全市五大水系鱼

类多样性普查性监测ꎬ针对重点河流、湖泊、水库和

水源地的外来鱼种和入侵鱼种开展定期监测、科学

预警和防治ꎬ通过连续性监测掌握其种群动态和危

害变化ꎬ降低外来鱼类对北京水生态系统鱼类多样

性的危害ꎮ
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